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Instance 是案法 貧欲法 ＥＡ SＡＧＡ ClustalW
kinase 0.694 0.655 0.751 0.684 0.790
９al4 ０４７１ 0.449 0.577 0.460 0.698
4enl 0.500 0.468 0.626 0.426 0.820
451ｃ 0.714 0.662 0.820 0.668 0.649
３grs 0.458 0.412 0.469 0.485 0.410
3ｃyｒ 0.857 0.822 0.898 0.888 0.784
2trx 0.702 0.652 0.737 0.616 0.707
2pia 0.695 0.678 0.785 0.684 0.848
２Inyr 0.387 0.369 0.475 0.204 0.538
2hsdA 0.601 0.585 0.696 0.644 0.635
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また，ＭＷＴを用いる解法は多くの問題例において，ＭＷＴを用いない解法よりも性能が勝る傾向にあっ
た．このことから，ＭＷＴを利用したアルゴリズムが有効であることがわかったがＭＷＴにはいくつか考
慮すべき点がある．一つ目は，グラフの枝を張る方法である．本研究では，枝を張る方法として動的計画法
を用いた方法とグラフの推移性を利用した方法の二種類の方法を用いたが，このほかにも方法を検討する
必要があると考えられる．なぜなら，枝を張る方法によって枝が張られる場所や全体の数が変化するため，
得られる結果も変わってくるからである．二つ目は，枝の重みのつけ方である．本研究では，ＳＩＳを使用し
たがこのほかに両隣の枝の重みを考慮する方法8)などが提案されており，今後ＳＩＳとの比較などを行いた
いと考えている．
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Findingahigh-qualitymultiplesequencealignment(MSA)isoneofthemostimportantproblemsin
computationalmolecularbiology・Ｉｔｉｓｗｅｌｌ－ｋｎｏｗｎｔｈａｔｔｈｅＭＳＡｐｒｏｂlemcanberefbrmulatedasthe
problemoffindingthemaxlmumweighttrace(ＭＷＴ)inanalignmentgraphlnthispaper,wepropose
asoluitonconstructionmethodbasedongreedymethodfbrMWT､Themainideaofproposedmethodis
toselectedgessothatresultingtraceweightismaximized、Wecomparetheproposedmethodwithother
alignmenttechniquesfOrbenchmarkprobleminstances、Experimentalresultsshowthattheproposed
methodisefIectiveinmanyinstances．
